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Genetic diversity of geographical populations of four Dendrolimus species 


П Lepidoptera[ | Lasiocampidae[] in China based on allozyme analysis 
NANGONG Zi-Yan'[]GAO Bao-Jia UT] LIU Jun-Xia' [] YANG Jun[] 1. College of Forestry[] Agricultural 
University of Hebei[] Baoding[] Hebei 071001[] China[] 2. College of Plant Protection[] Agricultural University 
of Hebei[] Baoding[] Hebei 0710010 Сытар 
Abstract[[] Aim[] Using polyacrylamide gel electrophoresis to find out the genetic diversity among and within 
nine geographic populations of four Dendrolimus species іп Chinal] Dendrolimus punctatus punctatus Walkex[] 
D. punctatus spectabilis Butler[] D. superans Butle[] D. haui Lajonquiere and D. kikuchii Matsumura. 

O Methods[] Six allozymes[] including lactate dehydrogenase LDH[T] malate dehydrogenasd] MDH[ [] malic 
enzyme[] ME[T] alcohol dehydrogenase [] АРН 00 formic acid dehydrogenase[] FDH[] and glutamate 
dehydrogenasd] СОНЦЮ were analyzed.[] Results[] Ten loci and seventeen alleles were recorded with four loci 
polymorphic[] P = 40.0%. The average number of alleles per locus A was 1.7000 the expected heterozygosity 
He 0.1510 and the mean genetic distance 0.001 — 0.285. Among six populations of D. punctatus Walkex[] 
the coefficient of gene differentiation Fst was 0.265[] and the number of migrants per generation Nm 0.692. 
Genetic relationships among populations and species were assessed by standard genetic distance[] and it was 
found that D. punctatus spectabilis Butler and D. superans Butler had a closer relationship[] while D. 
superans Butler апд D. haui Lajonquiere had the farthest relationship.[] Conclusions[] According to the 
heredity parameters[] gene flow was low and genetic drift was one of primary factors that led to the genetic 
differentiation among six geographic populations of D. punctatus Walker. Genetic distances were correlated 
with geographical distances among populations. 


Key words[] Dendrolimus|] geographical populations[] genetic diversity[] allozyme[] China 
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Table1 Origin of nine geographical populations of Dendrolimus spp. 

ПП 0000 0000 uuu 
Species Location Population code Latitude and longitude 
ППППППППП U DD 0 Huitong Hunan HTM 26? 40' № 109°26'Е 
D. punctatus punctatud] Walker[] ПОП ПП] Tongdao Hunan TDM 26° 07' NL] 109*46' E 

ПП ПП Yujiang[] Jiangxi YJM 28? 11'N[] 116°54'Е 
UD UI D. punctatus spectabili] Butler] DU D D 0 Shenyang) Liaoning SYC 41° 11' NU 119°23' E 
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Table 2 Alleles frequency of nine geographical populations of Dendrolimus spp. 


ПОО Locus 


П 0 Population 








SYC JZC QDC HTM TDM YJM ZJKL GYYN LPS 
Me-la 0.154 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.154 0.250 
Me-1b 0.846 1.000 1.000 1.000 1.000 0.900 1.000 0.769 0.750 
Ме-1с 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.100 0.000 0.077 0.000 
Me-2 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Маһ-Ла 0.923 0.792 0.950 0.538 0.833 0.950 0.385 0.962 0.917 
Mdh-1b 0.077 0.208 0.050 0.462 1.167 0.050 0.615 0.038 0.083 
Mdh-2 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Ldh-1 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Ldh-2a 0.000 0.083 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 0.000 
Ldh-2b 0.769 0.667 1.000 0.308 0.250 0.200 1.000 0.000 0.000 
Ldh-2c 0.231 0.250 0.000 0.692 0.750 0.800 0.000 0.000 0.000 
Ldh-2d 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 
Ldh-3 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Adh-1 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Fdh-1 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 
Gdh-la 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 
Gdh-1b 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 
00000 Number of alleles 13 13 11 12 12 13 11 13 12 


2.3 40000 9000000000 
D00000000000000 aar U D 
DU DDD [T]. Ael EShannon 0 0 0 0 00 0 0 Ú 
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1.220 0 0 O 1.100 ~ 1.300[TIZe 0 0.060 0 00 
0.010- 0.096[]] [] 00000 Р =40.0%0U4 = 
1.7000]H e 20.1510 0 000000000000 
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Table3 Genetic diversity parameters of nine 
geographical populations of Dendrolimus spp. 
D Population A Ae Г Ho He P PF 
SYC 1.300 1.107 0.124 0.015 0.079 30.0 0.810 





JZC 1.300 1.144 0.134 0.008 0.085 20.0 0.906 
QDC 1.100 1.010 0.020 0.010 0.010 10.0 0.000 
HTM 1.200 1.173 0.131 0.000 0.096 20.0 1.000 
TDM 1.200 1.099 0.101 0.000 0.068 20.0 1.000 
YJM 1.300 1.080 0.102 0.010 0.063 30.0 0.841 
ZJKL 1.100 1.090 0.067 0.077 0.049 10.0 -0.571 
GYYN 1.300 1.069 0.085 0.008 0.047 20.0 0.830 


LPS 1.200 1.078 0.085 0.017 0.055 20.0 0.691 

ПППППП 1.222 1.094 0.094 0.016 0.061 20.0 0.612 
At population level 

ПППП 1.700 1.324 0.260 0.017 0.151 40.0 0.887 


At species level 


4000000000000 Number of alleles per locus] AeU O O 0 
D000000000 Effective number of alleles per locus] /[] Shannon 
00 0 0 Shannon information index] Ho] 000000000 
Observed heterozygosity He[] 0 0 00 0 0 0 O O O Expected 





heterozygosityL] РОО O О О О Percentage of polyporphic locif] FOO ПП 


[] Fixation index. 
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Table 4 Summary of F-statistics at polymorphic loci 





























of six geographical populations of D. punctatus Walker 





ПО Loci Fis Fit Fst Nm 
Me-1 1.000 1.000 0.104 2.160 
Mdh-1 0.696 0.741 0.147 1.449 
Ldh-2 1.000 1.000 0.359 0.446 


0.883 0.914 0.265 0.692 


Mean 
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Fig. 2 UPGMA dendrograms based оп Nei' s genetic 
distance of Dendrolimus spp. 
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Table 5 Nei' s genetic identity and genetic distance of nine geographical populations оѓ Dendrolimus spp. 





П O Population SYC JZC QDC HTM TDM YJM ZJKL GYYN LPS 
SYC - 0.996 0.993 0.960 0.959 0.965 0.962 0.806 0.805 
JZC 0.004 - 0.990 0.978 0.978 0.970 0.974 0.815 0.805 
QDC 0.007 0.010 - 0.934 0.941 0.934 0.968 0.791 0.788 
HTM 0.041 0.024 0.069 - 0.992 0.981 0.948 0.786 0.787 
TDM 0.042 0.022 0.060 0.008 - 0.999 0.920 0.803 0.801 
YJM 0.031 0.031 0.068 0.019 0.001 - 0.899 0.805 0.801 
ZJKL 0.036 0.026 0.033 0.054 0.083 0.107 - 0.752 0.754 
GYYN 0.215 0.204 0.235 0.241 0.219 0.217 0.285 - 0.895 
LPS 0.216 0.217 0.239 0.240 0.223 0.223 0.283 0.111 = 


000000 Ni00000D00000000000 Nei s genetic identit[] above diagonal[] and genetic distancd] below diagonal. 
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居 群 均 采 自我 国 北部 地 区 ; 而 3 个 马尾 松 毛 虫 居 群 
来 自 于 我 国 湖南 和 江西 ; 云南 松 毛虫 和 思茅 松 毛 虫 
居 群 则 来 源 于 我 国 四 川 和 重庆 。 


3 讨论 


等 位 酶 标记 是 在 和 蛋白质 水 平 上 分 析 特 定 的 位 
点 ,等 位 基因 和 基因 型 ,具有 共 显 性 标记 .操作 简单 、 
等 位 酶 种 类 繁多 等 诸多 优点 ,可 以 从 分 子 水 平 上 揭 
示 种 群 遗 传 变异 的 机 制 。 但 是 在 等 位 酶 实验 中 应 注 
意 试 材 选 取 的 一 致 性 ,在 本 文 前 期 实验 中 发 现 松 毛 
和 忠 的 肉 雄 虫 体 所 做 出 的 等 位 酶 图 谱 是 不 同 的 ,分 析 
结果 也 有 所 不 同 。 若 使 用 肉 虫 提取 酶 液 , 肉 虫 胸部 
和 腹部 提取 结果 也 不 相同 ; 但 雄 虫 胸部 和 腹部 提取 
结果 一 致 。 有 文献 表明 在 昆虫 不 同 的 器 官 或 不 同 的 
发 育 阶段 ,等 位 酶 表达 的 种 类 及 含量 是 不 尽 相 同 的 
(Fisk and Daly,1989; RREAK H R 2002). ES Jt; 
ТЕЙ E BE ERR BS ӨН Жу rh @ ЭЖ SEXE ЖА ШИШ 28 , JA 
而 导致 酶 谱 分 析出 现 较 大 差异 ,该 推论 还 有 待 于 进 
一 步 研究 。 所 以 ,为 了 避免 因 提 取材 料 不 统一 而 导 
致 结果 的 不 准确 性 ,本 文 在 提取 酶 液 时 一 致使 用 松 
毛虫 雄 虫 胸部 肌肉 。 文 中 只 选用 了 6 种 等 位 酶 
(LDH,MDH, ADH, FDH, ME 和 GDH) 进 行 了 遗传 学 
分 析 ,在 今后 的 工作 中 应 该 继续 优化 等 位 酶 体系 ,并 
同时 采用 多 种 等 位 酶 进行 电泳 ,以 期 达到 更 加 准确 
的 遗传 学 分 析 。 

本 文 在 根据 固定 指数 FF 值 衡量 4 种 松 毛 虫 9 
个 居 群 的 基因 型 实际 频率 是 否 偏离 Hardy-Weinberg 
平衡 时 ,发 现 只 有 QDC 居 群 等 位 基因 频率 符合 
Hardy-Weinberg 平衡 ,而 其 他 8 个 居 群 等 位 基因 频率 
均 在 一 定 程度 上 偏离 H-W 平衡 。 显 著 偏 离 H-W 平 
衡 的 原因 是 多 方面 的 ,例如 居 群 不 是 随机 交配 或 是 
基因 成 分 发 生变 化 ,并 且 除 了 受 遗 传 学 规律 的 控制 
外 还 有 可 能 是 受 外 界 环境 因素 的 影响 。 松 毛虫 居 群 
是 否 偏离 H-W 平衡 ,推测 原因 应 该 与 各 居 群 的 生存 
环境 ,种群 规模 及 寄主 有 关 。QDC 居 群 采 自 青鸟 胶 
南 市 琅 珂 镇, 三面 环 水 ,与 其 他 地 区 松 毛虫 居 群 的 基 
因 交 流 存在 明显 障碍 ; 其 次 ,其 他 两 个 赤松 毛虫 居 
群 的 寄主 为 赤松 和 油 松 ,而 青岛 赤松 毛虫 的 寄主 为 
黑 松 。 单 一 的 寄主 食物 及 特殊 的 环境 条 件 可 能 导致 
其 成 为 一 个 随机 交配 的 居 群 ,等 位 基因 得 以 稳定 遗 
传 。 赤 松 毛虫 沈阳 和 锦州 居 群 .马尾 松 毛 虫 居 群 . 云 
南 松 毛虫 居 群 .思茅 松 毛 虫 居 群 固定 指数 F 为 正 
值 , 各 居 群 采集 样 地 均 为 开放 的 山坡 林地 且 均 为 单 


一 种 类 发 生 , 居 群 规模 都 较 小 ,推测 居 群 在 这 种 自然 
条 件 下 存在 近 交 交配 的 繁育 方式 ,在 遗传 过 程 中 增 
加 纯 合 性 ,导致 杂 合体 不 足 , 从 而 打破 H-W 平衡 。 
张家口 落叶 松 毛虫 居 群 的 固定 指数 F 为 负 值 , 居 群 
样 地 生境 复杂 , 林 型 为 华北 落叶 松 、. 黑 松 , 油 松 混交 
林 , 食 料 充足 ,温度 适宜 ,适宜 松 毛 虫 繁殖 , 居 群 规模 
也 较 大 ,在 落叶 松 毛虫 取 食 不 同 寄 主 的 过 程 中 使 得 
这 一 地 区 的 松 毛虫 频繁 地 暴露 于 各 种 生境 中 ,显示 
出 过 量 的 杂 合体 。 

本 研究 中 马尾 松 毛 虫 6 个 居 群 平均 水 平 Fst = 
0.265, Nm =0.692, 可 知 居 群 间 分 化 水 平 已 达到 较 
高 水 平 ,基因 交流 较 低 。 与 粘 虫 ( 郝 纪 华 等 ,1992)、 
棉铃 虫 (Nibouche et al. , 1998; 徐 广 等 ,2000; Han 
and Caprio, 2002) .小 菜 蛾 (Pichon et al . ,2006) .濒危 
kkhk Boloria aquilonari ( Vandewoestijine and Baguette, 
2002) 等 鳞 翅 目 其 他 昆虫 相 比较 , 马 尾 松 毛虫 居 群 间 
分 化 水 平均 高 于 以 上 报道 的 昆虫 种 群 遗 传 结 构 的 等 
位 酶 结果 。Slatkin(1985，1987 ) 认为 群体 间 基 因 流 
可 以 用 群体 每 代 迁 移 系 数 ( Nm) 来 度量 ,如 Nm > 1 
表明 较 大 程度 的 基因 交流 可 以 使 各 基因 在 居 群 间 广 
泛 分 布 ,在 一 定 程度 上 削弱 遗传 漂 变 的 作用 ,防止 种 
群 分 化 的 发 生 ; 若 Nm < 1 则 表明 居 群 间 基 因 交 流 
较 少 ,无 法 有 效 抵消 遗传 漂 变 所 引起 的 种 群 分 化 , 遗 
传 漂 变 就 成 为 刻 划 群体 遗传 结构 的 主要 因素 。6 个 
马尾 松 毛虫 群体 的 基因 流 Nm 仅 为 0.692, 推 测 其 原 
因应 该 是 人 为 干扰 (如 化 学 防除 ,林地 放牧 等 ) 和 环 
境 恶 化 造成 马尾 松 毛虫 生 栖 地 片断 化 ,继而 片断 化 
的 生境 加 大 居 群 间 的 隔离 程度 ,进而 阻碍 居 群 间 的 
基因 交流 ; 松 毛虫 成 虫 无 迁 飞 习性 ,飞翔 力 不 高 ,也 
应 该 是 其 基因 交流 水 平 低 的 原因 之 一 。 生 境 分 散 、 
规模 较 小 的 居 群 较 易 导致 居 群 结构 发 生 遗 传 漂 变 ， 
低 水 平 的 基因 交流 又 无 法 削弱 遗传 漂 变 的 影响 
(Slatkin, 1985) ,由 此 可 见 ,可 能 会 因 遗 传 漂 变 作用 进 
一 步 加 大 马尾 松 毛虫 居 群 间 的 遗传 结构 分 化 程度 。 

赵 清 山 等 (1992,1999) 研 究 已 经 证 实 赤 松 毛 虫 
和 油 松 毛 虫 是 马尾 松 毛虫 的 地 理 亚 种 ; 张 爱 兵 等 
(2004) 利 用 RAPD 指纹 图 谱 技术 也 证 明 油 松 毛虫 和 
赤松 毛虫 与 马尾 松 毛 虫 的 亲缘 关系 很 近 。 本 文 4 种 
松 毛虫 9 个 居 群 的 遗传 距离 数据 和 树 状 聚 类 图 同样 
支持 以 上 研究 结论 。 随 着 东北 华北 与 长 江 流域 西 
南 的 地 理 距 离 渐 远 , 松 毛虫 各 居 群 的 遗传 距离 也 大 
体 呈 逐渐 增 大 的 趋势 ,所 以 初步 推断 地 理 距 离 和 址 
传 距 离 存在 一 定 的 相关 性 。 同 时 ,从 聚 类 图 上 也 可 
以 看 出 松 毛 虫 遗 传 关 系 与 地 理 分 布 有 相关 性 : 分 布 
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